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ВЛИЯНИЕ СПОСОБА ИСТОЩЕНИЯ ПЛАЗМЫ КРОВИ НА РЕЗУЛЬТАТЫ  
ПАНОРАМНОГО ПРОТЕОМНОГО ЭКСПЕРИМЕНТА  
В.В. Рябинин, М.Н. Усачёв, Д.С. Тимошевский, И.В. Рябинина, А.М. Антохин, В.Ф. Таранченко 
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Применительно к плазме крови, сложность в оценке экспрессии белков заключается в широком 
диапазоне изменения их концентраций. Целью работы являлось сравнение эффективности двух спосо-
бов истощения плазмы крови человека по высококопийным белкам: иммуноаффинная очистка на ко-
лонке Hu-14 с антителами к 14 наиболее представленным в плазме белкам и «выравнивание» концен-
траций белков с помощью комбинаторной библиотеки гексапептидов ProteoMiner. Истощенные образ-
цы плазмы подвергали ферментативному гидролизу трипсином по FASP протоколу *1+. Пептиды обессо-
ливали на спин-колонках с фазой Empore SDB-RPS и хроматографически разделяли в градиенте ацето-
нитрила от 4 до 35 % в течение 120 мин. Детектирование  пептидов проводили на масс-спектрометре 
Q Exactive HF в панорамном режиме (DDA). Для идентификации белков использовали программный па-
кет PEAKS 8.0 и базу белковых последовательностей Uniprot_human от 07.2017г. Белок считали досто-
верно идентифицированным при условии наличия для него не менее одного уникального пептида с 
FDR<1%. В образце плазмы после иммуноаффинной очистки было идентифицировано 7178 пептидов 
принадлежащих 1077 белкам (408 белковым группам), а в образце плазмы после проведения процеду-
ры «выравнивания» 6296 пептидов принадлежащих 1407 белкам (526 белковым группам). Перекрыва-
ние пептидов и белков в сравниваемых образцах соответственно 3074 и 483, что составляет менее 50 % 
для каждого из образцов. С целью увеличения количества идентификаций, пептиды расфракционирова-
ли на спин-колонках с сильным катионообменником Empore SCX. В результате, суммарно в восьми 
фракциях истощенной иммуноаффинным способом плазмы был идентифицирован 15451 пептид и 2142 
белка (821 белковая группа), а в образце плазмы после истощения методом «выравнивания» 19258 пеп-
тидов и 3628 белков (1531 белковая группа). Таким образом, истощение плазмы с помощью библиотеки 
гексапептидов ProteoMiner, является более эффективным в контексте идентификации в образце больше-
го числа низкокопийных белков. 
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